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Аннотация: В статье рассмотрены возможности применения фамилий (квазигенетические маркеры) 
в популяционно-генетических исследованиях, проводимых зарубежными исследователями. Фамилий, как 
специфические маркеры, использовались для оценки уровня инбридинга, для оценки уровня генетической 
дифференциации населения. В работах, проводимых в Англии, Ирландии изучалась сопряженности фамилий 
и Y  хромосомы. Учеными Италии, США, Австрии, Нидерланд, Испании, Бельгии, Франции показана возмож­
ность использования списков телефонных абонентов в качестве источника информации о фамилиях.
Resume: The article discusses the possibility o f using names (quasi genetic markers) in population genetic 
studies conducted b y  foreign researchers. Surnames as specific markers were used to assess the level o f inbreeding, to 
estimate the level o f genetic differentiation. The work carried out in England, Ireland, studied conjugation of names 
and Y  chromosome. Scientists in Italy, USA, Austria, Netherlands, Spain, Belgium, France, the possibility o f using the 
telephone subscriber lists as a source o f information about the names.
Ключевые слова: генетические маркеры, генофонд, фамилии, уровень подразделенности.
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Фамилии нашли широкое применение и в популяционно-генетических исследованиях за­
рубежных ученых при изучении населения Испании [Rodriguer-Larralde et al., 2003; Esparza et al., 
2006], Германии [Rodriguer-Larralde et al, 1998; Immel et al, 2006], Венесуэлы [Rodriguer-Larralde et 
al, 1997, 2000], Австрии [Barrai et al, 2000], Нидерландов [Barrai et al, 2002], Аландских остров 
[Mieike, 1976;], Японии [Imaizumi et al., 1997], Италии [Guglielmino et al., 1998; Barrai, 1999; De Sil- 
vestri et al., 2004; Caravello et al., 2007], Сардинии [Zei et al, 1983, 2003; Sanna et al., 2001; Caravello 
et al., 2002;], Аргентины [Colantonio et al, 2006, 2007], Чили и Боливии [Chakraborty et al., 1989] и 
др. [Barrai et al., 1999; Long et al., 1986, 1987; Nei, 1973, 1977; Tavares-Neto et al., 1978; Yuan et al., 
2000; Bedoya et al, 2006; Tasso et al., 2005; Cabral et al., 2005; Boattini et al., 2006; Hui 2007; Maji et 
al., 2007; McEvoy et al., 2008; Lucchetti et al., 2008; Bejarano et al., 2009; Caravello et al, 2009; 
Leviyang, 2010].
В исследовании, проведенном Yuan Yi-Da et al [2000], показано, что у  китайцев-хань насчи­
тывается более 3000 фамилий и каждую фамилию можно оценивать как специфический маркер, 
наследуемый по мужской линии. Анализ распределения фамилий в разных районах Китая на про­
тяжении длительного времени (начиная от времени династий Сонг и Мин в 10-14 вв. до настояще­
го времени) выявил исторически стабильное преобладание в разных регионах Китая определен­
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ных фамилий. Обнаружены две группы фамилий -  частые (примерно 5% от всех фамилий, они 
характерны для 95 % населения) и редкие (95% фамилий, характерны для 5% населения). Фами­
лии первой группы распределены по всему Китаю и указывают на связь между разными региона­
ми страны, тогда как редкие фамилии, напротив, характеризуют отдельные регионы Китая [Yuan 
Yi-Da et al, 2000].
По данным частот 126485 фамилии среди 2.4 млн. человек, полученных в работах Barrai et 
al [2002], было проведено изучение генетической структуры населения 226 городов Нидерланд. 
Авторами была построена дендрограмма, на которой анализируемые голландские города диффе­
ренцируются на несколько групп, большинство из которых соответствует традиционным голланд­
ским областям. Коэффициент корреляции между генетическими и географическими расстояния­
ми составил 0.47±0.006. Показано, что изоляция расстоянием в Нидерландах выражена слабее, 
чем в Швейцарии, Австрии, Италии и Германии. Также отмечается, что значения инбридинга по 
исследуемым голландским популяциям отличаются незначительно.
На основе изучения распределения фамилий среди 26.2 млн. человек, проживающих в 
2094 городах 125 регионов 8 стран Западной Европы [Scapoli et al., 2007] установлено, что значе­
ния инбридинга (Fst) было самым высоким в испанских регионах, а самым низким во Франции. 
Авторами была построена дендрограмма, в которой кластеры, образованные 125 исследуемыми 
регионами, соответствовали их этническим характеристикам. В работе отмечается связь популя­
ционной структуры, оцененной на основе фамилий, с лингвистическими особенностями изученно­
го населения. Установлен значимый коэффициент корреляции (0.610±0.009) между генетически­
ми расстояниями Нея и географическими расстояниями.
Фамилии использовались для изучения генетической структуры Албанской популяции 
[Mikerezi et al., 2003]. Показано, что важное значение в детерминации генетической структуры ал­
банской популяции имели изоляция расстоянием и генетический дрейф.
В работе Madrigal et al. [2001] представлены результаты популяционно-генетического ис­
следования двух групп населения, живущих в Коста Рика. На основе данных о частотах фамилий 
среди 375 индивидуумов был рассчитан уровень подразделенности Fst. Для испанской группы он 
составил 0.00558, для афро-лимоненской группы -  0.05137. Высокий уровень подразделенности 
афро-лимоненской группы, по мнению авторов, является результатом длительной изоляции Коста 
Рика.
Следует отметить, что интерес к фамилиям у  генетиков в последнее время усилился -  бла­
годаря сопряженности фамилий и Y  хромосомы, которые должны наследоваться параллельно по 
отцовской линии и действительно, нередко ведут себя согласованно [Балановская Е.В. и др., 2007].
В настоящее время выделяется два направления исследований в этой области:
1) изучение связи конкретной фамилии и генотипа;
2) изучение сопряженности фамилий и Y  хромосомы, направленное на анализ генетиче­
ских различий между популяциями, различающихся по происхождению фамилий. К настоящему 
времени с использованием фамилий и Y -хромосомы изучено множество зарубежных популяций: 
колумбийских [Gomez et al, 2008,] ирландских [McEvoy et al, 2006a,b], английских [Sykes et al, 
2000; Bowden et al, 2008; King et al, 2009 a, b], португальских (Азорские острова) [Santos et al, 
2005], голландских [Manni et al, 2005, 2008], аргентинских [Bronberg et al, 2009] и др. [Legay et al, 
2000; Jobling, 2001; Morelli et al, 2002; Trumme et al, 2004; Deng et al, 2007].
В работе [Sykes et all, 2000] показано преимущественное распределение отдельных гапло- 
типов Y -хромосомы среди мужского населения Англии, являющегося носителем одной фамилии. 
Авторами установлено, что 43.8% мужчин с фамилией “Сикс” имеют гаплотип 15-23-11-14 микро- 
сателитов Y -хромосомы, а следующий по частоте гаплотип встречается с частотой в 4 раза реже. 
Это позволило авторам оценить время жизни основателя гаплотипа.
Среди 1125 мужчин, имеющих 43 различные фамилии в Ирландии, было изучено 17 STR 
локусов Y -хромосомы. На основе анализа гаплотипов Y -хромосомы установлено, что ирландские 
фамилии, встречающиеся в настоящее время с высокой частотой, такие как O’Sullivan и Ryan име­
ю т общего предка, тогда как другие - Murphy и Kelly имели многочисленных основателей [McEvoy 
et al, 2006a,b].
В работе Zei et al [2003] исследуется население Сардинии. Выборка подразделяется по ме­
сту происхождения сардинских фамилий, которое определяется областями Сардинии с макси­
мальными частотами данной фамилии и историческими источниками. Анализируемые фамилии 
были отнесены к трем историко-географическим зонам Сардинии и показаны генетически разли­
чия между популяциями, фамилии которых принадлежат к разным регионам.
В работах отечественных исследователей в качестве источника получения информации о 
фамилиях, как правило, выступают списки избирателей [Ельчинова и др., 2004, 2006, 2009; Ива­
нов и др., 1998; Балановская и др., 2000, 2005, 2007; Балановский и др. 2001], данные родослов­
ных [Почешхова и др., 2008], реже -  посемейные списки из домовых книг (похозяйственные спис­
ки сельсоветов [Пасеков, 1975; Ревазов. и др., 1979; Почешхова и др., 2008]. Как показывают р е­
зультаты этих исследований использование фамилий из списков избирателей позволяет коррект­
но описывать генетическую структуру многочисленных подразделенных популяций, так как они 
охватывают значительную часть населения. Однако перед исследователями довольно часто возни­
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кают вопросы, касающиеся того, как получить необходимую информацию -  списки избирателей. 
Нередко в силу ряда объективных и субъективных причин это достаточно сложно.
В значительном количестве работ, проведенных зарубежными исследователями, базой 
данных для анализа распределения фамилий среди населения послужили телефонные справоч­
ники. Данный подход использовался для изучения популяционно-генетических характеристик 
населения Европы [Legay et al., 2000; Barrai et al., 1999, 2000, 2002, 2004; Rodriguer-Larralde et al., 
2003; Scapoli et al., 2005, 2007], Америки [Barrai et al., 2001; Rodriguer-Larralde et al., 2007], азиат­
ского региона [Taylor et al., 2009] и др. [Branco et al., 2003] Очевидно, что, получить фамилии из 
телефонных справочников значительно проще.
Масштабные популяционно-генетические исследования с использованием фамилий теле­
фонных абонентов проведены Barrai I. и др. [Barrai et al., 1999, 2001, 2002, 2004; Rodriguer-Larralde 
et al., 2003, 2007; Scapoli et al., 2005] в различных регионах мира (США, Италия, Австрия, Нидер­
ланды, Испания, Бельгия, Франция).
На основе изучения распределения 899585 фамилий среди 18 млн. жителей изучены гене­
тические характеристики населения 247 городов в 48 штатах США. Показано, что значения ин­
бридинга были выше в южно-центральной области США по сравнению с прибрежными областя­
ми, особенно на Восточном побережье. Установлен значимый коэффициент корреляции между 
генетическими расстояниями, рассчитанными по частотам фамилий и географическими расстоя­
ниями (0.21±0.01) [Barrai et al, 2001].
По данным о частотах 215623 фамилий среди 5043580 телефонных абонентов, проведено 
изучение генетической структуры населения в 123 городах Италии, удаленных друг от друга на 
различные расстояния -  от 5 км до 1136 км [Barrai et al., 1999]. Авторами была построена дендро­
грамма, на которой анализируемые итальянские города образовывали 5 групп кластеров: первый 
кластер включал города южной части страны, второй города, расположенные около центра стра­
ны, третий города северной части Италии. Коэффициент корреляции между генетическими и гео­
графическими расстояниями составил 0.63:10.008. Показано, что изоляция расстоянием в Италии 
выражена сильнее, чем в Швейцарии и Германии. Также отмечается, что значения инбридинга 
были выше в южных районах Италии по сравнении) с северными [Вапш  et al, 1 9 9 9 ]. Аналогичное 
исследование было проведено в Австрии, где на основе распределения 140766 фамилий среди 
1081002 телефонных абонентов, проживающих в 120 городах, было выделено пять главных групп 
кластеров: первая группа кластеров включала города центральной части страны, вторая города 
северной части Австрии, в третью и четвертую группу вошли города северо-восточного и западного 
регионов страны, соответственно, и отдельную нсболыпую пятую группу образовывали города, 
расположенные па границе со Словенией. Установлена значимая корреляция между генетически­
ми и географическими расстояниями (0.56510.011) [Вапш  et al, 2000]. Авторами делается вывод о 
том, что изоляция расстоянием в Австрии выражена сильнее, чем в Германии, но меньше, чем в 
Италии, Швейцарии и Венесуэле.
Следует отметить, что в доступной нам литературе мы не встретили ни одной работы, по­
священной анализу возможности использования фамилий телефонных абонентов для популяци­
онно-генетического изучения населения России.
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